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Abstrak
Pada penelitian ini dibahas penyebaran penyakit campak yang dibuat dalam model matematika. Pemodelan matematika tidak hanya
terbatas dalam dunia matematika tetapi juga dapat diaplikasikan dalam bidang kesehatan. Penyakit campak adalah penyakit dengan
tingkat penularan yang tinggi. Penyebaran penyakit campak pada model ini dimodifikasi dengan menambahkan populasi terobat dan
parameter pengobatan populasi terpapar. Dalam artikel ini, dilakukan pencarian titik kesetimbangan pada model matematika SMEIUR dan
dilakukan analisis kestabilan. Pada penelitian ini diperoleh dua titik kesetimbangan, yaitu titik kesetimbangan bebas penyakit dan
endemik. Setelah mendapatkan titik kesetimbangan, dilakukan analisis untuk mencari kestabilan model tersebut. Selanjutnya, dalam
simulasi menghasilkan titik kesetimbangan bebas penyakit stabil pada kondisi R0<1 dan titik kesetimbangan endemik stabil pada kondisi
R0>1. Pada penelitian ini dilakukan simulasi numerik untuk melihat dinamika populasi dengan melakukan variasi pada nilai-nilai
parameter. Hasil simulasi menunjukan bahwa untuk menekan penyebaran penyakit campak, harus dilakukan peningkatan pada laju
imunisasi lanjut, laju pengobatan pada individu yang terinfeksi, dan proporsi kesembuhan individu terobat.
Kata Kunci: Campak; Model Matematika SMEIUR; Titik Kesetimbangan; Bilangan Reproduksi, Analisis Kestabilan; Simulasi Numerik
Abstract
This study discusses the spread of measles in a mathematical model. Mathematical modeling is not only limited to the world of mathematics but can also
be applied in the health sector. Measles is a disease with a high transmission rate. The spread of measles in this model was modified by adding the treated
population and the treatment parameters of the exposed population. In this article, we examine the equilibrium points in the SMEIUR mathematical
model and perform stability analysis and numerical simulations. In this study, two equilibrium points were obtained, namely the disease-free and endemic
equilibrium point. After getting the equilibrium point, an analysis is carried out to find the stability of the model. Furthermore, the simulation produces a
stable disease-free equilibrium point at conditions R0 < 1 and a stable endemic equilibrium point at conditions R0 > 1. In this study, a numerical
simulation was carried out to see population dynamics by varying the parameter values. The simulation results show that to reduce the spread of measles,
it is necessary to increase the rate of advanced immunization, the rate of the infected population undergoing treatment, and the proportion of individuals
who are treated cured.
Keywords: Measles; SMEIUR Mathematical Model; Equilibrium Point; Reproduction Numbers; Stability Analysis; Numerical Simulation
1. Pendahuluan
Pemodelan matematika merupakan salah satu konsep yang dapat digunakan untuk mempresentasikan suatu
kejadian dengan menyederhanakan dalam bentuk asumsi-asumsi yang mudah untuk dipahami [1]. Penyakit
campak adalah penyakit menular yang dapat dianalisis melalui pemodelan matematika. Virus campak
merupakan salah satu mikroorganisme yang sangat mudah menular antara individu satu ke individu yang lain,
terutama pada anak-anak yang memasuki usia pra-sekolah dan tamat SD [2]. Suspek campak pada tahun 2018
tersebar hampir di seluruh wilayah Indonesia, dengan Incidence Rate (IR) sebesar 3,18 per 100.000 penduduk [3].
Penyebaran penyakit campak telah banyak diteliti dalam perspektif pemodelan matematika. Fred dkk [4]
memperkenalkan dan menganalisis model dinamika penularan virus campak yang terjadi di KISII Kenya pada
tahun 2011 sampai 2013. Momoh dkk [5] menganalisis model dinamika penularan virus campak dengan
pemeriksaan dan terapi pada populasi manusia terekspos untuk mengontrol penyebaran penyakit. Edward dkk
[6] melakukan analisis terhadap campak dengan faktor vaksinasi. Model yang digunakan adalah model SVEIR.
Dalam model ini terdapat 5 populasi, yaitu S populasi manusia rentan (susceptible), V populasi tervaksin
(vaccinated), E populasi manusia terekspos (exposed), I populasi manusia terinfeksi (infected), dan R yang
menyatakan populasi manusia yang pulih pasca terinfeksi penyakit atau kebal terhadap penyakit (recovered).
Adapun Garba dkk [7] telah melakukan penelitian dengan melakukan analisis terhadap model matematika
pada dinamika virus campak dengan membagi populasi menjadi dua yaitu populasi tervaksin dan tidak
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Gambar 1. Diagram kompratemen penyakit campak dengan faktor pengobatan
tervaksin. Selanjutnya, model penyebaran penyakit yang disebabkan oleh virus campak dengan membagi
populasi manusia terinfeksi menjadi dua tahapan, yaitu populasi manusia terinfeksi tahap pertama (catarrh
infected) dan populasi manusia terinfeksi tahap kedua (eruption infected) yang diperkenalkan oleh Mitku dan
Koya [8]. Selanjutnya, model dari dua penelitian tersebut dikembangkan oleh Zanuarini [9] dengan
menggabungkan kedua model dan menambahkan 2 populasi, yaitu populasi terobat dan populasi gagal terobat
sehingga pada penelitiannya terbagi menjadi 8 populasi.
Campak termasuk salah satu penyakit yang membutuhkan imunisasi lanjutan. Selain imunisasi, diberikan
pengobatan pada penderita penyakit campak. Obat-obat yang diberikan bukan untuk mengobati penyakit
campak tersebut, melainkan berfungsi untuk menurunkan risiko dari gejala-gejala yang ditimbulkan dari
penyakit campak tersebut [10]. Berdasarkan hal tersebut, dalam penelitian ini dimodifikasi model yang
diajukan oleh Edward dkk. [6] dengan menambahkan populasi yang melakukan pengobatan (U) maupun
parameter yang menyatakan pengobatan baik pada populasi terpapar dan terinfeksi. Hal ini dilakukan untuk
mempelajari dinamika model penyebaran campak dengan adanya populasi yang melakukan pengobatan baik
yang berasal dari populasi terpapar maupun terinfeksi terhadap penyebaran campak.
2. Formulasi Model
Model matematika dikarakterisasi dengan asumsi tentang variable, parameter dan bentuk fungsi [11]. Model
matematika pada penelitian ini adalah hasil modifikasi dari model matematika penyebaran penyakit campak
oleh Edward dkk [6]. Pada penelitian ini populasi vaksin (V) yang ada pada model sebelumnya diubah menjadi
populasi imunisasi (M) karena berdasarkan referensi bahwa penanganan campak dilakukan dengan
memberikan imunisasi dasar dan imunisasi lanjut. Penelitian ini juga menambahkan populasi U yaitu populasi
yang melakukan pengobatan. Penambahan populasi pengobatan dilakukan seperti pada model yang diajukan
oleh Zainuri dkk [9] dengan alasan bahwa gejala campak bisa dicegah maupun diatasi dengan pengobatan.
Dalam penelitian ini juga menambahkan parameter populasi terpapar melakukan pengobatan, karena
pengobatan campak juga bisa menurunkan resiko dari gejala-gejala campak sehingga populasi terpapar yang
melakukan pencegahan akan menurun resiko bahkan akan tercegah dari kelas infeksi yang sudah memiliki
tingkat gejala yang lebih parah. Sehingga, pada model ini terdapat 6 populasi, yaitu S populasi rentan
(Susceptible), M populasi yang di imunisasi (Immune), E populasi yang terpapar (Exposed), I populasi yang
sudah terinfeksi (Infected), U populasi yang melakukan pengobatan (Treatment), dan R populasi yang sudah
sembuh (Recovered). Beberapa asumsi yang digunakan pada penelitian ini adalah sebagai berikut.
1. Individu masuk ke populasi S adalah faktor kelahiran.
2. Tingkat kelahiran per kapita konstan.
3. Tingkat kematian alami per kapita konstan.
4. Populasi rentan yang melakukan imunisasi dasar akan berpindah menjadi populasi terimunisasi.
5. Populasi terimunisasi yang melakukan imunisasi lanjut akan sembuh.
6. Populasi terimunisasi yang tidak melakukan imunisasi lanjut akan kembali rentan.
7. Individu terpapar diberikan pengobatan dan berpindah ke populasi yang melakukan pengobatan.
8. individu dapat terinfeksi melalui kontak langsung dengan individu yang terinfeksi.
9. Populasi yang telah sembuh akan kebal terhadap virus campak dan tidak akan kembali rentan.
10. Penyakit dapat menyebabkan kematian.
11. Tidak terjadi migrasi pada setiap populasi
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= qN − αS − β I
N
S + ρM − µS
dM
dt






S − aδE − (1 − a) δE − µE
dI
dt
= (1 − a) δE + (1 − θ) γU − ωI − φI − µI
dU
dt
= αδE + ωI − (1 − θ) γU − θγU − µU
dR
dt
= ξM + θγU − µR
(1)
Total populasi dapat ditulis N = S + M + E + I + U + R. Untuk selanjutnya dilakukan penskalaan terhadap
variabel yang bertujuan untuk memudahkan proses analisis model. Dengan mendefinisikan variabel-variabel
baru sebagai berikut : s = SN , m =
M
N , e =
E
N , i =
I
N , u =
U





= q − αs − βis + ρm − µs
dm
dt
= αs − ξs − ρm − µm
de
dt
= βis − aδe − (1 − a) δe − µe
di
dt
= (1 − a) δe + (1 − θ) γu − ωi − φi − µi
du
dt
= αδe + ωi − (1 − θ) γu − θγu − µu
dr
dt
= ξm + θγu − µr
(2)
3. Titik Kesetimbangan
Titik kesetimbangan merupakan solusi sistem persamaan diferensial yang tidak berubah terhadap waktu [12].
Titik kesetimbangan disebut juga titik kritis atau titik ekuilibrium dari suatu sistem dinamik [13].
Titik kesetimbangan pada penyakit campak dapat diklasifikasikan menjadi dua, yaitu titik kesetimbangan bebas










dt = 0, diperoleh
dua titik kesetimbangan, yaitu:
1. Titik kesetimbangan bebas penyakit











2. Titik kesetimbangan endemik
E∗1 = (s1, m1, e1, i1, u1, r1) (4)
dengan














r1 = (b1 + b2 + b3),
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4. Bilangan Reproduksi Dasar
Hethcote [14] menyatakan bahwa bilangan reproduksi dasar merupakan rasio yang menunjukkan jumlah
individu rentan yang dapat menderita penyakit yang disebabkan oleh satu individu infeksi. Untuk menghitung
bilangan reproduksi dasar (R0), dibentuk matriks φ dan ψ. Matrik φ menyatakan laju infeksi yang
mengakibatkan bertambahnya kelas infeksi, dan matriks ψ menyatakan laju infeksi yang mengakibatkan






 aδe + (1 − a) δe + µe− (1 − a) δe − (1 − θ) γu + ωi + φi + µi
−aδe − ωi + (1 − θ) γu + θγu + µu

Selanjutnya F adalah matriks Jacobi dari ϕ yang dihitung di titik bebas penyakit dan V adalah matriks Jacobi
dari ψ, sehingga diperoleh
F =




 aδ + (1 − a)δ + µ 0 0−(1 − a)δ ω + φ + µ −(1 − θ)γ
−aδ −ω (1 − θ)γ + θγ + µ
 (6)
Bilangan reproduksi dasar diperoleh dari nilai eigen terbesar dari [FV−1][15], sehingga diperoleh
R0 =
qβδ (γ (1 − θ) + (1 − a) (θγ + µ)) (µ + ξ + ρ)
((δ + µ) ((α + µ) (µ + ξ) + µρ) (γ (1 − θ) (µ + φ) (θγ + µ) (µ + φ + ω))) (7)
5. Analisis Kestabilan
Analisis kestabilan dilakukan untuk setiap nilai eigen yang diperoleh [13]. Untuk menyelidiki kestabilan lokal
titik kesetimbangan model, dilakukan dengan cara mensubstitusikan titik-titik kesetimbangan kedalam sistem
yang telah dilinearkan. Untuk mencari kestabilan kesetimbangan bebas penyakit, subtitusi E∗0 ke matriks Jacobi
sehingga menghasilkan matriks Jacobi sebagai berikut.
J(E∗0 ) =

A11 A12 0 A14 0 0
A21 A22 0 0 0 0
0 0 A33 A34 0 0
0 0 A43 A44 A45 0
0 0 A53 A54 A55 0
0 A62 0 0 A65 A66
 (8)
dengan
A11 = −(α + µ) < 0, A12 = ρ > 0, A14 = − qβ(ξ+ρ+µ)(α+µ)(ξ+µ)+µρ < 0,




> 0, A43 = (1 − a) δ > 0, A44 = −ω − φ − µ < 0,
A45 = (1 − θ) γ > 0, A53 = aδ > 0, A54 = ω > 0,
A55 = −(1 − θ)γ − θγ − µ < 0, A62 = ξ > 0, A65 = θγ > 0, A66 = −µ < 0.
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Selanjutnya mencari persamaan karakteristik dari persamaan (8) dengan mencari det (λI − J (E∗0 )) = 0, sehingga
diperoleh
(A66 − λ) (A12 A21 + (A11 − λ) (−A22 + λ))
(−A34 (A45 A53 + A43 (−A55 + λ)) + (A33 − λ) (A45 A54 + (A44 − λ) (−A55 + λ))) = 0. (9)
Berdasarkan persamaan (9) diperoleh 6 nilai eigen. Nilai eigen pertama diperoleh λ1 = A66 = −µ. Karena
semua nilai parameter positif, maka λ1 < 0. Untuk kelima nilai eigen lainnya diperoleh dengan menyelesaikan
persamaan berikut.
λ2 + (−A11 − A22) λ + (A11 A22 − A12 A21) = 0, (10)
λ3 + (−A33 − A44 − A55) λ2 + (−A34 A43 + A33 A44 − A45 A54 + A33 A55 + A44 A55) λ+
(−A34 A45 A54 + A44 A45 A54 + A34 A43 A55 − A33 A44 A55) = 0. (11)
Teorema 1. Titik kesetimbangan bebas penyakit E∗0 untuk sistem (2) bersifat stabil asimtotik lokal jika:
α + 2µ + ξ + ρ > 0,
(α + µ) (µ + ξ + ρ)− α > 0,
λ4 + λ5 + λ6 = −a1,
λ4λ5 + λ4λ6 + λ5λ6 = a2
λ4 + λ5 + λ6 = −a3
bukti. Persamaan (10) dapat ditulis kembali dalam bentuk
a0λ2 + a1λ + a2 = 0, (12)
dengan
a0 = 1, a1 = −A11 − A22, a2 = (α + µ) (µ + ξ + ρ)− α.
Untuk memastikan apakah semua akar pada persamaan (12) memiliki bagian real negatif, maka akan ditunjukan
a1 > 0 dan a2 > 0.
(i.) Menunjukkan a1 > 0.
Karena A11 < 0 dan A22 < 0 maka a1 = −A11 − A22 > 0.
(ii.) Menunjukkan a2 > 0.
Karena semua parameter bernilai positif maka a2 > 0 jika (α + µ) (µ + ξ + ρ)− α > 0.
Karena a1 > 0 dan a2 > 0, maka terbukti kedua nilai eigen bernilai negative (λ2 < 0 , λ3 < 0). Selanjutnya,
persamaan (11) dapat ditulis kembali dalam bentuk
a0λ3 + a1λ2 + a2λ + a3 = 0, (13)
dengan a0 = 1, a1 = −A33 − A44 − A55, a2 = c1 − c2, a3 = c3 − c4, dan
c1 = (δ (2µ + φ + ω) + γ (δ + 2µ + φ + θω) + µ (3µ + 2 (φ + ω)) +
aqβδ (µ + ξ + ρ)
(α + µ) (µ + ξ) + µρ
),
c2 =
qβδ (µ + ξ + ρ)
(α + µ) (µ + ξ) + µρ
,
c3 = (µ (δ + µ) (µ + φ + ω) + γ (δ + µ) (µ + φ + θω) +
aqβδ (γθ + µ) (µ + ξ + ρ)
(α + µ) (µ + ξ) + µρ
).
Akar-akar persamaan (13) merupakan nilai eigen lain dari persamaan karakteristik (9) yaitu λ4, λ5 dan λ6.
Berdasarkan sifat akar persamaan kubik, diperoleh persamaan berikut.
λ4 + λ5 + λ6 = −a1
λ4λ5 + λ4λ6 + λ5λ6 = a2
λ4 + λ5 + λ6 = −a3
(14)
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Tabel 1. Nilai parameter untuk kondisi R0 < 1 dan R0 > 1
Parameter R0 < 1 R0 > 1 Sumber
q 0,6 0,6 Asumsi
α 0,5 0,4 Asumsi
ξ 0,4 0,2 Asumsi
ρ 0,2 0,5 Asumsi
β 0,2 0,4 Asumsi
δ 0,7 0,6 Asumsi
ω 0,012 0,012 [7]
θ 0,7 0,6 Asumsi
φ 0,125 0,125 [6]
γ 0,143 0,143 [7]
a 0,5 0,1 Asumsi
µ 0,25 0,15 Asumsi
(i) Tinjau a1.
Karena A33 < 0, A44 < 0, dan A55 < 0, maka a1 = −(A33 + A44 − A55) > 0, sehingga diperoleh
λ4 + λ5 + λ6 < 0 (15)
Berdasarkan persamaan (15), dapat diketahui bahwa jumlah ketiga nilai eigen bernilai negatif. Hal ini
menandakan bahwa paling sedikit satu nilai eigen bernilai negatif.
Asumsikan λ4 < 0.
(ii) Tinjau a2. Jelas bahwa a2 > 0 jika c1 > c2.
(iii) Tinjau a3. Jelas bahwa a3 > 0 jika c3 > c4.
Karena a2 > 0 dan a3 > 0, maka kedua nilai tersebut memenuhi kondisi berikut
λ4 (λ5 + λ6) + λ5λ6 > 0, (16)
λ4λ5λ6 < 0 (17)
Karena λ4 < 0 dan persamaan (17) terpenuhi, maka
λ5λ6 > 0 (18)
berdasarkan persamaan (16) dan (18), maka
λ5 + λ6 < 0 (19)
Persamaan (18) dan (19) dapat terpenuhi jika dan hanya jika λ5 < 0 dan λ6 < 0. Hal ini menandakan bahwa
semua nilai eigen bernilai negatif (λ4 < 0, λ5 < 0 dan λ6 < 0). Dengan demikian semua nilai eigen dari
persamaan karakteristik (12) dan (13) negatif, λ1 < 0, λ2 < 0, λ3 < 0, λ4 < 0, λ5 < 0 dan λ6 < 0. Jadi,
terbukti bahwa titik kesetimbangan bebas campak stabil asimtotik. 
6. Simulasi
Simulasi pada model hasil modifikasi dilakukan dengan menggunakan software Python 3.7 untuk menunjukkan
sifat kestabilan dari masing-masing titik kesetimbangan dengan memasukkan nilai-nilai parameter pada
Tabel 1. Kemudian, simulasi dilakukan untuk mempelajari dinamika populasi manusia yang terjadi dalam
sistem dinamik dengan melakukan variasi nilai-nilai parameter, yaitu laju populasi terimunisasi yang
melakukan imunisasi lanjut (ξ), laju pengobatan pada populasi yang terinfeksi (ω), dan proporsi kesembuhan
individu terobat (θ).
6.1. Dinamika populasi untuk kondisi R0 < 1
Dinamika populasi pada kondisi R0 < 1 ditunjukan pada Gambar 2 dengan nilai R0 = 0, 20 dan nilai awal
S = 2500, M = 1000, E = 1000, I = 250, U = 250, R = 0 dengan N = 5000. Dinamika populasi manusia
pada Gambar (2) menunjukkan bahwa masing-masing populasi menuju titik kesetimbangan bebas penyakit atau
stabil di sekitar titik kesetimbangan bebas penyakit. Populasi rentan mengalami kenaikan dari nilai awal hingga
mencapai kondisi stabil sekitar titik s = 0,95 atau sekitar 4750 orang. Populasi imunisasi mengalami kenaikan
dari nilai awal hingga mencapai kondisi stabil sekitar titik m = 0, 56 atau sekitar 2800 orang. Populasi terpapar
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Gambar 2. Dinamika populasi R0 < 1
Gambar 3. Dinamika populasi R0 > 1
mengalami penurunan dari nilai awal hingga mencapai kondisi stabil sekitar titik e=0. Berikutnya, populasi
terinfeksi dan populasi yang melakukan pengobatan mengalami kenaikan dari nilai awal kemudian menurun
hingga mencapai kondisi stabil sekitar titik i=u=0. Adapun populasi sembuh mengalami kenaikan dari nilai
awal hingga mencapai kondisi stabil sekitar titik r = 0, 89 atau sekitar 4450 orang. Hal ini membuktikan bahwa
kondisi bebas penyakit campak sesuai dengan Teorema 1.
6.2. Dinamika populasi untuk kondisi R0 > 1
Dinamika populasi pada kondisi R0 > 1 ditunjukan pada Gambar 3 dengan nilai R0 = 1, 97 dan nilai awal S =
2500, M = 1000, E = 1000, I = 250, U = 250, R = 0 dengan N = 5000. Dinamika populasi manusia pada Gambar 3
menunjukan bahwa masing-masing populasi menuju titik kesetimbangan endemik atau stabil disekitar titik
kesetimbangan endemik. Populasi rentan mengalami kenaikan dari nilai awal kemudian menurun hingga
mencapai titik stabil di sekitar s = 0,99 atau sekitar 4950. Populasi imunisasi mengalami kenaikan kemudian
turun hingga mencapai titik stabildi sekitar m = 0,46 atau sekitar 2300 orang. Populasi terpapar mengalami
penurunan dari nilai awal kemudian naik hingga mencapai titik stabil di sekitar e = 0,38 atau sekitar 1900 orang.
Kemudian populasi terinfeksi mengalami kenaikan dari nilai awal lalu turun kemudian naik hingga mencapai
titik stabil di sekitar i = 0,73 atau sekitar 3650 orang. Adapun populasi yang melakukan pengobatan mengalami
penurunan dari nilai awal lalu naik hingga mencapai titik stabil di sekitar u = 0,11 atau sekitar 550 orang .
Selanjutnya populasi sembuh mengalami kenaikan dari nilai awal kemudian menurun hingga mencapai titik
stabil di sekitar r = 0,71 atau sekitar 3550 orang.
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Gambar 4. Simulasi laju individu terimunisasi menjalani imunisasi lanjut






6.3. Simulasi laju imunisasi lanjut (ξ)
Pada bagian ini dilakukan simulasi menggunakan nilai-nilai parameter pada Tabel 1 dengan beberapa variasi
nilai parameter ξ. Simulasi ini bertujuan untuk melihat pengaruh parameter ξ terhadap nilai R0 dan
pengaruhnya pada dinamika populasi penyebaran pengguna narkoba. Adapapun nilai-nilai parameter ξ yang
divariasikan dapat dilihat pada Tabel 2.
Pada Tabel 2 dapat dilihat bahwa semakin besar nilai parameter ξ maka mengakibatkan semakin kecil nilai R0.
Maka, Upaya yang dapat dilakukan untuk menekan penyebaran penyakit campak yaitu dengan meningkatkan
laju imunisasi lanjut pada individu yang sudah menjalankan imunisasi dasar. Dari Gambar 4 dapat dilihat bahwa
meningkatnya parameter ξ dan parameter lain tetap, dapat menyebabkan turunnya populasi imunisasi yang
bisa kembali rentan sehingga populasi rentan ikut menurun. Sedangkan meningkatnnya parameter tersebut
mengakibatkan populasi sembuh meningkat. Hal ini menunjukkan bahwa imunisasi lanjut cukup berperan
dalam menekan penyebaran penyakit campak.
6.4. Simulasi laju pengobatan pada individu yang terinfeksi (ω)
Dari Gambar 5 dapat dilihat bahwa meningkatnya parameter ω dan parameter lain tetap, dapat mempengaruhi
populasi infeksi, populasi yang melakukan pengobatan, dan populasi sembuh. Semakin besar laju individu yang
menjalankan pengobatan, maka semakin menurun populasi terinfeksi. Sedangkan, semakin besar laju individu
yang menjalankan pengobatan maka semakin meningkat populasi yang melakukan pengobatan. Untuk populasi
sembuh pengaruhnya terlihat sangat kecil. Hal ini menunjukkan bahwa laju pengobatan cukup berperan dalam
menekan penyebaran penyakit campak.
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Gambar 5. Simulasi laju individu terinfeksi melakukan pengobatan






Gambar 6. Simulasi proporsi individu terobat sembuh
6.5. Simulasi proporsi kesembuhan individu terobat (θ)
Pada Tabel 4 dapat dilihat bahwa semakin besar nilai parameter θ maka mengakibatkan semakin kecil nilai R0
Maka upaya yang dapat dilakukan untuk menekan penyebaran penyakit campak, yaitu dengan meningkatkan
proporsi kesembuhan individu terobat.
Dari Gambar 6 dapat dilihat bahwa meningkatnya parameter θ dan parameter lain tetap, dapat mempengaruhi
populasi terinfeksi dan populasi yang melakukan pengobatan. Semakin besar proporsi individu terobat sembuh,
maka semakin kecil jumlah populasi infeksi dan populasi yang melakukan pengobatan. Hal ini menunjukkan
bahwa proporsi kesembuhan individu terobat cukup berperan dalam menekan penyebaran penyakit campak.
7. Kesimpulan
Model penyebaran penyakit campak dengan faktor pengobatan yang disajikan dalam bentuk sistem persamaan
diferensial yang melibatkan 6 (enam) variabel, yang selanjutnya disebut model SMEIUR dan memiliki dua titik
kesetimbangan, yaitu titik kesetimbangan bebas penyakit dan titik kesetimbangan endemik. Titik
kesetimbangan bebas penyakit stabil asimtotik lokal jika R0 < 1 dan titik kesetimbangan endemik stabil
asimtotik lokal jika R0 > 1. Berdasarkan simulasi, Pada kondisi R0 < 1, jumlah populasi terinfeksi berkurang
hingga habis pada waktu tertentu, sedangkan pada kondisi R0 > 1 jumlah populasi terinfeksi bertambah
sehingga terjadi penyebaran penyakit campak. Pada variasi parameter, meningkatkan laju individu
terimunisasi menjadi imunisasi lanjut, laju individu terinfeksi yang melakukan pengobatan dan proporsi
populasi terobat sembuh dapat mengakibatkan menurunnya R0. Hal tersebut menunjukkan bahwa
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meningkatkan laju individu terimunisasi menjadi imunisasi lanjut, laju individu terinfeksi yang melakukan
pengobatan dan proporsi populasi terobat sembuh dapat menekan jumlah penderita penyakit campak.
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